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Les taxons (1)

* Espece bacterienne

Ensemble de souches bactériennes présentant des homologies
génetiques se traduisant par des pourcentages d’hybridation ADN -
ADN superieurs ou egaux a 70 % et par une stabilité thermique des
hybrides telle que ATm < 5°C

Code international de nomenclature bactérienne
International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology

http://www.bacterio.cict.fr

Désignation binominale de I’espece  Escherichia coli
- / V\

Genre espece

Sous-especes subsp., biovars, sérovars, pathovars, ....


http://www.bacterio.cict.fr/

Les taxons (2)

Eubacteria
Proteobacteria
Gammaproteobacteria
Pseudomonadales
Pseudomonadinae
aceae
Pseudomonas sp.
P. aeruginosa

Domaine
Classe
Sous-classe
Ordre
Sous-ordre

Genre
Espece



Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology

* Regne des "Bacteria"

* Divisions
Gracilicutes : bactéries a Gram N
Firmicutes : bactéries a Gram P
Tenericutes = Mollicutes
Mendosicutes = archéobactéries



Classification phylogénetique (Woese et al.)

* Bacteries a Gram positif
CIE)stridies et apparentées GC % bas ]

Bacillus, Clostridium, Staphylococcus, Streptococcus, mycoplasmes, ...

Actinomycetes et apparentés GC % haut
* Bacteries pourpres photosynthétiques et apparentees
O protéobacteéries rhizobactéries, Nitrobacter, rickettsies, ...
B protéobacteries Bordetella, Neisseria, Spirillum, ...
Y protéobacteéries Azotobacter, Enterobacteriaceae, Pasteurella, Vibrio,

LegionTH_al, ]
O protéobacteries Desulfovibrio, myxobactéries, ...

€ protéobactéries campylobacter, ...




Classification phylogénétique (Woese et al.)

Cyanobactéries
Spirochetes et apparentés

Borrelia, leptospires, ...
Groupe Planctomyces

Bacteroides, flavobacteries et apparentées
Chlamydies

Bactéries sulfureuses vertes

Bactéries vertes non sulfureuses et apparentées
Microcoques radiorésistants et apparentes
Thermotoga et Thermosipho
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Taxinomie phénétique
Taxinomie numeérique
Taxinomie moléculaire
Taxinomie phylogénétique
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Identification bactérienne (1)

* Méthodes classiques phéenotypiques

Ensemble de caractéeres morphologiques, structuraux, culturaux,
physiologiques, méetaboliques, antigéniques
Galeries de microtests

Comparaison statistique de la souche a identifier aux souches de
la banque de données
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Identification bactérienne (2)

* Methodes génomiques moléculaires

Séquencage de ’ADN codant pour ’ARN 16S
Autres
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IN208/16S1 ATGTGG' FCGAAGC. nF GAAGAAC P GCC ; CEGTACATCGE o A G ) 150
IN213/1681 'GTGGTTT AAGCAACGCGAAGAACC] IC! : 2 GECG! CGEGA 149
IN210/1681 L TCT GICe! TCGIG? 149
IN209/1681 C! GTCG! olc) 150
IN214/16S1 iﬁ GICG .s E \ 149
» IN211/1681 IC: crce focicn 149
IN207/16S1 G GECG TCGT 148
IN212/1681 Al B : AAGCAA AR A ! X AT 3C : ! 3G GICG! 2 CCTG 149
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IN208/1631 GATGTTIGGE! (TG X GTTGGGCACTCTA Y GCCGETR \AA Y ARATCATC 300
IN213/16S1 GAZGDIGGG c ATTG! MIGGGCACIEC! CAARTCATCA! 299
IN210/16S1 GALGE ﬁ c (ATTG m; CARATCATCA 299
IN209/1651 GAEG 1GGG c (ATIG) GGGCACHC CAAATCATCR 300
IN214/1681 GATGITGGG! o a c! GGGCACTC By g ana
IN211/16S1 GATGDIGGG! c TATTG] PGGGCACTC CAAATCATCA' 299
IN207/16S1 GAIGITGGG! c AGCGCAA CATTGT GGGCACTC W CATCA 238
IN212/1651 GATGITGGGITARGECCCGCAACGAGCGCAACCCCTATTGE ITGGGCACIC! ARATCA! 299
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IN208/1651 HGCEACAATGEIIGGIACAACGAGTCGCANGCCEEIGACGECANGCTARTCTCTTARAGCCAR! GTTCGEATTCTAGGCTGCAACTCGCCTACAT ATCGCTAGTAATCGCGEATCAGCACGCCGCEE! 450
IN213/1651 DGCTACAATGGITGGIACAACGAGTCGCARG TANTCTC MQW CGGATTGTAGGCTGCAAC! ) meEEs FyaoRaEmAed n 449
IN210/1651 DGCTACAATGGITGGTACAACGAGTCG! AATCTCTTAAAGCCAR CITCAG CGGATTGTAGGCTGCARCT AATCGCGGATCAGCACGCOGOGE! 449
IN209/16S1 HGCEACAATGGITGGTACAACGAGE AATCICTTAAAGCCARTCICAGTTCGGATIGTAGGCTGCAAC! AATCGCGGATCAGCACGCCGCGT 450
IN214/1651 %‘%ﬂm : ACAACGAGT g CTCITARAGCCAR c g CGaE H‘F"‘L‘"‘ﬂﬁ g CGCGGATCAGCACGCCGOGE 449
IN211/1681 WGCTACAATGGITGE e aicchcl AATCTCTTARAGCCARTCTCAGTTCGGATTCTAGGCTGOARCT AATCGCGGATCAGCACGCCGOGETG: 449
maovﬁlssz TGCTACAATGGTTGGTACAACGAG AATCTC AAAGCCARTCTCAGTTCGCATTCTACGCTGCARCT AATCGCGGATCAGCACGCCGCGETE 448
IN212/1651 [GCTACAATGGPIGGTACAACGAGH AATCTCTTAAAGCCARTC! CGCATTCTACCCTCCARG GTAATCGCEEATCAGCACGCCCCGETC: 449
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Marqueurs épidemiologiques
* Biovars, Sérovars, Lysovars, Antibiotypes, ...

* Profils de restriction enzymatique de ’ADN (pulsotypes), ...

Pulsotypes PFGE Xbal + Spel

Salmonella enterica subsp. enterica I Enterococcus faecium I
Serovar Typhimurium

T, b g 0omsn e g
EEEEEE- ~ “NEgEgeoee
S ESEE_—-= l..!-!!g

Simonsen et al., Microb Drug Res, 1998 4, 313



